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1  análisis de seCuenCias del virus de la hePatitis b Para la 
generaCión de Primers útiles en bioensayos moleCulares
Carolina Belalcázar Pérez*; Daniel Arias García*; Donny Muñoz 
Ramírez *; Fabián Cortés-Mancera*
introduCCión
El virus de la hepatitis b (hbv) continúa siendo un problema de 
salud a nivel global. La Organización Mundial de la Salud (oms) 
estima que existen más de 400 millones de personas infectadas, 
de las cuales un millón mueren anualmente en todo el mundo por 
complicaciones asociadas –cirrosis y cáncer hepático–. A la fecha, 
para este virus, los 10 genotipos que han sido descritos –designados 
con las letras de la A a la j–, presentan una distribución geográfica 
heterogénea. El diagnóstico rutinario de la hepatitis b se realiza 
mediante la detección del antígeno producido a partir del gen s –
antígeno de superficie, hbsAg– con la prueba elisA (enzyme-linked 
*Integrantes del semillero de ciencias biomédicas. Grupo de Investigación e Innovación 
Biomédica, Sinergia. Instituto Tecnológico Metropolitano, ITM.
**Profesor del Programa de Ingeniería Biomédica. Facultad de Ciencias Exactas y Aplicadas. 
Instituto Tecnológico Metropolitano, ITM. Grupo de Investigación e Innovación Biomédica, 
Sinergia. Instituto Tecnológico Metropolitano, ITM.
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immunosorbent assay, Ensayo por inmunoabsorción ligado a 
enzimas); sin embargo, este examen puede arrojar un resultado 
negativo, aun en individuos infectados por el hbv.
La limitación de la prueba elisA para el diagnóstico de la hepatitis 
b, sumada a la alta variabilidad genética del hbv, genera la necesidad 
de mejorar la detección molecular del virus mediante el análisis de 
secuencias virales; este análisis permite el diseño de nuevos primers 
aplicables a técnicas de pcr (polymerase chain reaction, reacción en 
cadena de la polimerasa).
materiales y métodos
A partir de la base de datos GenBank®, se obtuvieron 283 
secuencias de genoma completo de nueve de los diez genotipos del 
hbv (A-i). Para la metodología multi-paso, utilizando los programas 
Bioedit o megA® (Molecular evolutionary genetics analysys), se realizó el 
alineamiento inicial de las secuencias de cada genotipo. Cuando se 
observaron amplias inserciones o delecciones, las secuencias fueron 
descartadas, quedando un total de 219 para el análisis.
Una vez delimitado el segmento de nucleótidos que corresponde 
al gen s del hbv (2848-835 nt GenBank code: fj 589067), se realizó la 
búsqueda de regiones conservadas dentro de las secuencias (usando 
el software megA® 5.05), con el fin de caracterizar primers potenciales, 
siguiendo parámetros establecidos y realizando su análisis con el 
programa OligoAnalyzer. Finalmente, los resultados obtenidos con 
el procedimiento multi-paso fueron comparados con los arrojados 
por la plataforma PrimerblAst.




Al analizar el gen s del hbv, fueron encontradas 24 regiones 
relativamente conservadas, con tamaños entre los 18 y los 53 
nucleótidos. Siete de estas regiones estuvieron presentes en todos 
los genotipos, permitiendo la selección de seis secuencias para 
primers con una o dos variaciones puntuales. Estas secuencias fueron 
contrastadas con lo obtenido por PrimerblAst, donde se encontró 
solo uno de diez resultados en común.
ConClusiones
A pesar de la alta variación observada en las secuencias analizadas 
del hbv, fue posible la identificación de regiones conservadas en el 
gen S, lo que permitió el diseño de primers para realizar la detección 
molecular del hbv.
Con el procedimiento in silico multi-paso, se lograron generar 
primers con capacidad para alinearse a la mayoría de genotipos del 
hbv. 
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